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摘   要 




γ-proteobacteria，称为“混合枝”。一支包括α-3 proteobacteria类群(Roseobacter- 和 
Rhodobacter-like) 和α-4 (Erythrobacter-like)。本文就利用编码光合反应复合中心小亚基
pufM基因来研究AAPB在中国珠江口和南海的生态分布。 
 本文研究表明在珠江口的站位中，α-3 Proteobacteria 的 Rhodobacter 类群 AAPB
以及 β-Proteobacteria AAPB 所占比例较高。而属于 α-4 Proteobacteria 的 Erythrobacter
类群以及 α-3 Proteobacteria 的 Roseobacter 类群的 AAPB 不是珠江口的优势类群。在
高盐度站位 zjH0013 没有发现 α-4 Proteobacteria AAPB。在低盐度站位 zjH001 发现了
一枝属于 α-1 Proteobacteria AAPB，说明这个站位的 AAPB 群落结构受到了陆源的影
响。研究结果还表明在珠江口，α-3 Proteobacteria AAPB 更适宜于”附着”的生活模式，
而由于陆源带来了大量的溶解有机颗粒物，很多 β-Proteobacteria 也选择了“附着”的生
活模式。关于珠江口的未知类群，发现除了少数的序列形成适应低盐度和中间盐度的
OTU 外，大部分的未知序列形成了适应盐度范围广泛的 OTU。 
在中国南海的 D1 站位的研究表明，属于 α-3 Proteobacteria 的 Roseobacter 类群以
及 α-4 Proteobacteria 的 Erythrobacter 类群的 AAPB 在外海比河口更容易取得优势地






















Aerobic Anoxygenic Phototrophic Bacteria (AAPB) are a newly recognized functional 
group of microorganisms. Their unique physiological function is of potential great ecological 
importance in carbon cycling in the ocean. The diversity of marine AAPB is often explored 
with the gene encoding the alpha subunit of the photosynthetic reaction centre, pufM. On the 
basis of pufM, AAP bacteria have been classified into two clusters of proteobacteria. One 
consists of a mixture of α-1 and α-2, β- and γ-proteobacteria, referred to here as the ‘mixed 
cluster’, The other cluster contains the α-3 proteobacterial group (Roseobacter- and 
Rhodobacter-like) and alpha-4 (Erythrobacter-like). We studied the distribution of AAPB in 
the Pearl River Estuary and Northern South China Sea basis on pufM gene encoding the M 
subunit of anoxygenic photosynthetic reaction centers. 
We found that the proportion of AAPB belonging to Rhodobacter-like group of α-3 
Proteobacteria and β-Proteobacteria was high in the stations of the Pearl River Estuary. We 
also found that AAPB belonging to Erythrobacter-like group and Roseobacter-like group 
were not the preponderant group in the Pearl River Estuary. There was not α-3 Proteobacteria 
AAPB in the staion zjH0013 which salinity was high, and we found a cluster which belonged 
to α-1 Proteobacteria in the station zjH001. AAPB belonging to α-3 Proteobacteria was apt to 
attach to particles, and most of β-Proteobacteria AAPB were associated with particles too 
because of large numbers of organic particles in estuary. The unknown sequences formed a 
OTU which adapted the low and middle salinity, and majority formed a OTU which adapted 
the extensive salinity of the Pearl River Estuary. 
Compared the investigation sites in the estuary with the station D1 in the Northern 
South China Sea, it was revealed that AAPB belonging to Erythrobacter-like group and 
Roseobacter-like group were more dominant in the open ocean than in the esturine areas.. 
Interestingly, AAPB belonging to β-Proteobacteria were not only found in estuarine waters as 
previously reported but also found in the open sea areas in the present study. 
 






















是指粒径大小介于0.2-2.0μm 之间的浮游生物（Sieburth et al., 1978），它们在海洋200m
以上的水层中平均数量约为5×105cells/ml，在200m 以下水层为5×104 cells/ml。海洋水
体中原核生物的总数约为1×1029个（Whitman et al., 1998），在海洋沉积物表层（0-10cm）
栖息了大约1.7×1028个微生物(Whitman et al., 1998)。然而这其中目前可获得纯培养的细
菌仅占所有细菌总量的1%不足（Giovannoni et al., 1990），因此这个库中的很大一部
分基因是现在为止还未被鉴定、培养或研究过的微生物所拥有的。 
人们最初对海洋微生物作用的认识仅在它们降解有机物质的能力，认为它们在海
洋地球化学当中起着单一且简单的还原有机物质的作用（Sieburth et al., 1978；Whitman 
et al., 1998）。自从20世纪80年代，Farooq Azam等人揭示了海洋细菌可以直接被原生
动物摄食，而原生动物可以被个体更大的后生动物捕食，因而扮演着传递生物链的角





（Waterbury et al., 1986）和原绿球藻（Prochlorococcus）的发现（Chisholm et al.,），
它们的发现使人们认识到原核生物不仅仅是海洋生态系统中的还原者也是重要的生产
者。还有Jed Fuhrman和Ed DeLong发现了古菌（Archaea）在海洋中的广泛存在（Delong 
et al., 1992；Fuhrman et al., 1992, 1997）。同时还有一些具有独特光合能力的功能类群
也不断被发现，比如含有色素-细菌视紫红质（proteorhodopsin）的细菌（Beja et al., 2000, 
2001），以及好氧不产氧光合异养细菌（aerobic anoxygenic phototrophic bacteria, AAPB）




























额, 在碳及其他生源要素的生物地球化学循环中扮演着独特的角色（Yurkov and Beatty, 
1998a; Shiba et al., 1979; Shiba and Simidu, 1982）。  
1979年，第一个被报道的APBB的成员－Erythrobacter longus在日本的海湾被发现
（Shiba et al., 1979; Shiba and Simidu, 1982），它只在有氧和无光的条件下才能合成光
合作用装置（Shiba, 1984）。从此以后，不同的AAPB从不同的生长环境中被报道出
来。从海洋到淡水（Yurkov and Beatty, 1998a; Yurkov, 2001），从酸性的排水管道（Hiraishi 
and Shimada, 2001）到土壤（Saitoh et al., 1998），从盐湖（Labrenz et al., 1999, 2000; Suzuki 




（6）厌氧条件下不能进行光合生长（Yurkov and Beatty, 1998a; Yurkov, 2001）。 
关于AAPB在全球海洋生态系统中的分布规律，尽管根据Kolber等人的调查结果，
在东北太平洋48°N，128°W 水域真光层中，AAPB 占整个微型生物群落中的11.3± 
1.7%，BChl a/Chl a 的比值大约是0.8%，而在14°N, 104°W 的东太平洋贫营养海区，
















（Kolber et al., 2001）。因此他们得出结论认为由于光能对有机碳呼吸的补充作用，
AAPB在贫营养的大洋海域更具生存优势，而且Bchl a/Chl a可以高达11%。但是，
Goericke等人在南加利福尼亚沿岸的富营养、中营养和贫营养水域的对比研究表明，




到目前为止，AAPB可分为7个淡水属 (Sandaracinobacte， Erythromonas， 
Erythromicrobium，Roseococcus，Porphyrobacter，Acidiphilium 和Roseateles)， 6个海
洋属（Erythrobacter，Roseobacter，Citromicrobium，Rubrimonas，Roseovarius和Roseivivax）
和2个土壤属(Craurococcus 和Paracraurococcus)（Rathgeber et al., 2004）。他们共同的
特点是可以合成高含量的类胡萝卜素和非常少量的细菌叶绿素a，并具有好氧不产氧的
光合特征。早期发现的大部分AAPB在进化上都属于Proteobacteria的α纲，同紫色非硫
光养细菌很相近，是化能自养种（Rathgeber et al., 2004）。后来在淡水中发现的Roseateles 
depolymerans 属于Proteobacteria 的β纲（Suyama et al., 1999）， 而最近的研究表明
γ-proteobacteria在近岸海洋表层微生物群落中也占有相当的数量，其中OM60这一进化
枝在海洋环境中是γ－AAPB的起源（Hu et al., 2006; Cho et al., 2007）。这些研究都扩
展了AAPB的多样性。 
虽然AAPB在全球海洋环境中的广泛分布已经被证实，关于AAPB的起源、进化以


























度范围可达到8%～100%（Kishimoto et al., 1995）。到目前为止，AAPB 种主要集中在
五个生态系统：（1）表层海水；（2）深海热液口；（3）内陆的盐湖；（4）河水；
（5）淡水的热泉；（6）土壤（Rathgeber et al., 2004）。 
AAPB表现出了多样的形态形式，这在它们的鉴定和分类上有重要的作用（Yurkov 
and Beatty, 1998a）。Erythrobacter, Acidiphilium和Sandaracinobacter属的成员(Yurkov and 
Beatty, 1998a; Hiraishi and Shimada, 2001)，以及Roseibium, Roseivivax 和 Roseateles属
（Suyama et al., 1999; Suzuki et al., 1999a, 2000）的细胞呈现出典型的杆状形态。
Porphyrobacter, Roseobacter, Erythromonas, Rubrimonas和Rubritepida是短卵形（Yurkov 
and Beatty, 1998a; Suzuki et al., 1999b; Alarico et al., 2002），Roseococcus, Craurococcus, 
Paracraurococcus和Acidisphaera属的细胞是球菌状（Saitoh et al., 1998; Yurkov and 
Beatty, 1998a; Hiraishi et al., 2000）。Erythromicrobium属的代表种类形成不常见的线团
状， Citromicrobium bathyomarinum的细胞是多晶的，其经常形成的Y形状是细不常见

















图 1-1 细胞形态（A，B，C，D）和繁殖方式（E，F，G，H） 
















1998a; Rathgeber et al., 2004） 
1．2．2 AAPB的新种类的发现以及分类 




bathyomarinum（Yurkov and Beatty, 1998b）。但是这株菌在海平面没有分离得到，可能
它只适宜生活在深海。 
在澳大利亚的海岸的盐湖中分离出来了属于Rubrimonas cliftonensis两个菌
株――OCh 317T和Och 318（Suzuki et al., 1999b），以及分别属于Roseivivax halodurans
和Roseivivax halotolerans的OCh 239T 和 OCh 210T。这三个菌株都是从叠层石上的轮藻
植物和附生植物分离出来的粉色杆状的细菌。R.cliftonensis有一类特殊的LHⅡ复合体，
它在806nm处有一个吸收单蜂（Shiba et al., 1991）。以前LHⅡ只在Rosebacter属的成员





见的形态学结构（Yurkova et al., 2002）。Roseovarius tolerans和 Staleya guttiformis
（Labrenz et al., 1999, 2000）是在南极洲东部的艾克（Ekho）湖的水样中分离出来的，
这是一个高盐度的湖。 R.tolerans中的一些细菌叶绿素自由菌株在培养6年后才产生细
菌叶绿素（Labrenz et al., 1999, 2000），这揭示了一些未知的因素影响了光合基因的激
活。 
从淡水中得到的第一个APBB的代表是从俄罗斯的贝加尔（Baikal）湖附近的一个


















 Roseinatronobacter thiooxidans（Sorokin et al., 2000）。它可以在好氧异养状态下氧化
硫代硫酸盐。这也许代表了从厌氧光合营养到好氧异养代谢的一种进化过渡的中间态。 
在日本从不同的酸性水体中（酸性热泉和酸性矿排水系统）分离出四株嗜酸的
AAPB（Hiraishi et al., 2000）。这些菌株被归类为新的种属——Acidisphaera rubrifaciens，






样性远非最初想象的那样简单（Suyama et al., 1999）。 
尽管几乎所有的AAPB都是从水环境中分离得到的，但是有两个有趣的
Craurococcus reseus和Paracraurococcus ruber都是最近从日本的城市土壤中发现的




分7个淡水属(Sandaracinobacter, Erythromonas, Erythromicrobium, Roseococcus, 
Porphyrobacter, Acidiphilium and Roseateles)，6个海洋属(Erythrobacter, Roseobacter, 




algicola（Lafay et al., 1995），Roseobacter gallaeciensis（Ruiz-Ponte et al., 1998）以及

























的细菌分类标准（Yurkov and Beatty, 1998a）。由于光合色素的存在不仅产生可目测的
颜色, 而且常常决定一个种利用能量的形式， 因而BChl、 RC、 LH色素-蛋白复合体
和与电子传递循环的元件仍应作为一个有效的分类标准。 
1．2．3 AAPB的起源与进化 
可合成 Bchl a 的专性好氧异养细菌的发现推动了 AAPB 的分类、进化位置的研
究，将问题引到它们最近的亲缘种与进化始祖。最早的时候采用 DNA 的 GC 含量或
DNA-DNA 杂交对海洋、淡水环境分离出来的菌株进行分析，这些分析表明紫色非硫
光合异养细菌是亲缘关系与之最近的种类（Yurkov and Beatty, 1998a）。最近构建的系
统进化发育树显示 AAPB 不是处于一个同源的类群，而是有些分布在光合种里，有些




论：一个观点是 AAPB 的 16S rRNA 的进化关系不同与光合基因的进化关系不同一样，
可以解释为好氧光合细菌的始祖是厌氧光合细菌祖先的分支。因此，好氧光合细菌可
以代表从厌氧光合紫细菌向非光合的好氧异养细菌过渡的中间阶段（Woese et al., 
1984）。第二个可能性是光合基因的水平转移可能导致非光合的好氧细菌获得光合基
因簇（Nagashima et al., 1993,1997）。Beja 等人对天然海洋细菌群落的光合作用相关
基因的操纵子序列进行分析，发现这些光合基因中包括来自以往未曾观察到的，分类
地位上与 Proteobacteria 一个亚族十分相近的光合细菌的信息（Beja et al., 2002），揭





















嗜酸性的 Acidiphilium 和 Acidisphaera 属可以在 PH 值低达 1.5 和 3.5 之间生存
（Nagashima et al., 1993; Hiraishi and Shimada, 2001），反之，Roseinatronobacter 和很
多从麦哈尼湖（Mahoney Lake）的菌株可以在 PH 值高达 10.4 和 11.0 之间生存（Sorokin 
et al., 2000; Yurkova et al., 2002）。同样的，Porphyrobacter cryptus 和 C. bathyomarinum
属可以分别忍耐 55℃和 42℃的高温，相反的，在南极湖泊中生长的 S. guttiformis 可
以在低于 3℃的温度下生活（Yurkov et al., 1999; Labrenz et al., 2000; Rainey et al., 
2003）。有一些淡水的 AAPB 不能容忍哪怕是少量的氯化钠（Yurkov and Beatty, 
1998a），而 Roseivivax 容忍高达 20％的盐度（Suzuki et al., 1999a）。这些细菌对极
端环境的容忍能力表现出了对特殊环境的适应能力，而且说明了 AAPB 在几乎所有的
地方（Yurkov and Beatty, 1998a）都可以生活的能力。 
大部分 AAPB 均可以在富有机碳源培养基生长良好，其最佳生长温度为 25℃～
30℃，pH 范围为 7.0～8.0。海水属的最佳生长盐度为 1.7%～3.5% NaCl。热泉口分离
的代表菌株 JF-1 可以在温度范围为 5～42℃，PH 为 5.5～10.0，盐度为 10%～100%
的环境中生长（Yurkov and Beatty, 1998b）。2 个典型的海水属 Roseobacter 以及








合生长，无机硫化物可作为固定 CO2 的电子供体。虽然好氧光合细菌不能进行 CO2
的固定和自养生长，但在有机碳源以及氧充足的条件下可以氧化利用无机硫化物。对





















Hg、 As、  U、 Cd、 Se 和 Te（Moore and Kaplan, 1992）。其解毒机制包括对重金
属的沉淀、吸收和转化为弱毒形式等。几种微生物可在厌氧条件下利用某些金属和金
属氧化物为厌氧呼吸的末端电子受体，这些金属离子包括 Fe(III)、 Mn(IV)、U(VI)、 
Se(VI)、V(V)和 As(V)（Lloyd-Jones et al., 1994; Lovley, 1991）。一些细菌利用某些金




素碲。Erythromonas ursincola 可以忍受和降解高达 2700μg/ml 的碲，从而使它成为已
知的抵抗碲能力最强的细菌之一（Yurkov and Beatty, 1998a; Hiraishi et al., 2000）。
Erythromicrobium, Erythrobacter和Erythromonas属的成员对硒的氧化物有着巨大的忍
耐能力，而 Acidiphilium 属对一些重金属有高的忍耐能力，包括铜，镍和锌（Hiraishi 
and Shimada,2001）。Acidiphilium cryptum 在低含量的铝存在条件下生长时表现出对
铝的忍耐能力（Fischer et al., 2002）。最近，发现 Acidiphilium symbioticum 携带一种
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